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摘要 :应 用 高 通 量 测序 技 术 对 西北 干旱 区 两 种 盐 生 植物 黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 细 参 的 多 样 性 和 群落 结构 进行 研究 , 旨 
在 揭示 两 种 耐 盐 植物 根 际 土 壤 细 菌 之 间 以 及 根 际 与 非 根 际 细菌 群落 结构 间 的 差异 ,为 深入 研究 盐 生 植物 根 际 土壤 微生物 与 而 
盐 性 之 间 的 关系 提供 理论 基础 。 结 果 表 明 : 黑 果 枸杞 .里 海盐 爪 爪 根 际 细菌 多 样 性 丰 度 高 于 非 根 际 土 , 黑 果 枸 杞 根 际 土壤 细菌 
多 样 性 丰 度 高 于 里 海盐 爪 爪 。 根 际 和 非 根 际 土 壤 细 菌 群落 的 组 成 和 丰 度 存在 差异 ;从 黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 不 根 际 土壤 中 分 别 
检测 出 细菌 21 P] 289 属 和 22 门 304 属 ,而 从 非 根 际 土壤 中 分 别 检测 出 28 门 285 属 和 24 门 336 属 ; 在 两 种 盐 生 植物 根 际 土壤 
中 ,变形 菌 门 和 厚 壁 苦 门 均 为 优势 门 ; 拟 杆菌 门 ` 放 线 菌 门 \ 蓝 细菌 门 及 泽 霉 菌 门 在 根 际 士 壤 中 的 丰 度 显著 高 于 非 根 际 土壤 ,而 
厚 壁 菌 门 在 根 际 土壤 中 的 丰 度 低 于 非 根 际 土壤 。 两 种 植物 根 际 土壤 中 的 细菌 优势 门 和 优势 属 的 数量 均 高 于 非 根 际 土壤 ,在 黑 
果 枸 杞 和 里 海盐 不 爪 的 根 际 土壤 中 的 细菌 优势 属 分 别 有 40 个 和 9 个 ,而 二 者 非 根 际 土壤 中 的 细菌 优势 属 各 有 4 个 ,其 中 假 单 
胞 菌 属 是 根 际 和 非 根 际 土壤 中 的 共有 优势 属 。 黑 果 枸 杞 和 里 海盐 爪 爪 根系 细菌 群落 组 成 和 丰 度 存在 差异 ,只 有 假 单 胞 菌 属 和 
盐 单 胞 菌 属 是 两 种 植物 根 际 土壤 中 的 共有 优势 属 s-Unifrac 分 析 和 聚 类 分 析 表 明 , 两 种 盐 生 植物 根 际 土壤 细菌 之 间 的 相似 性 大 
于 根 际 和 非 根 际 细菌 群落 间 的 相似 性 。 细 菌 多 样 性 与 士 壤 有 机 碳 、 有 机 质 、 总 氮 正 相关 ,与 pH、 电 导 率 负 相 关 , 电 导 率 和 pH, 有 
机 碳 和 总 氮 分 别 是 非 根 际 土 , 根 际 土壤 细菌 群落 物种 组 成 的 主要 影响 因素 。 
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Abstract: The rhizosphere soil bacterial diversity and community structures of two halophytes, Lycium ruthenicum and 
Kalidium caspicum, typically distributed in the arid land of Northwest China, were studied using the high-throughput 


sequencing technique. The aim of this study was to reveal the rhizosphere soil bacterial community structures and the 
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differences between rhizosphere and bulk soil bacterial communities, to provide the basis for further investigation of the 
relationship between rhizosphere soil microbes and salt tolerance of halophytes. The results show that, the rhizosphere soil 
bacterial diversity was higher than that of bulk soil, and the rhizosphere soil bacterial diversity of L. ruthenicum was higher 
than that of K. caspicum. The bacterial community was different in composition and abundance between the rhizosphere and 
bulk soils. A total of 21 phyla and 289 genera, and 22 phyla and 304 genera were detected in the rhizosphere soil of L. 
ruthenicum and K. caspicum, respectively. The bulk soils of L. ruthenicum and K. caspicum included 28 phyla and. 285 
genera, and 24 phyla and 336 genera, respectively. Proteobacteria and Firmicutes were the most abundant phyla in both 
rhizosphere and bulk soil bacterial communities. The abundance of Bacteroidetes, Actinobacteria, Cyanobacteria, and 
Planctomycetes in rhizosphere soil was significantly higher than in bulk soil, while the abundance of Firmicutes was lower 
than in bulk soil. The number of dominant genera in the rhizosphere soils was higher than that in the. bulk soils. There were 
10 and 9 dominant genera in the rhizosphere soils of L. ruthenicum and K. caspicum respectively, but only 4 genera in bulk 
soils. Pseudomonas was the only dominant genus in both rhizosphere and bulk soils. Pseudomonas and Halomonas were the 
common dominant genera of the two plants' rhizosphere soil bacterial communities. Unifrac and cluster analysis showed that 
the similarity between rhizosphere soil bacterial communities of the two plants was greater than that between the rhizosphere 
and bulk soil bacterial communities. There was a positive correlation between rhizosphere soil bacterial diversity and soil 
total organic carbon ( TOC) , soil organic matter (SOM) , and total nitrogen (TON) contents, and a negative relationship 
with pH and EC. EC, pH, TOC, and TON were the main influencing factors of both bulk and rhizosphere soil bacterial 


communities. 


Key Words: halophytes; rhizosphere; bacteria; diversity; community structure 


土壤 微生物 是 陆地 土壤 系统 中 极为 重要 和 最 为 活路 的 组 成 成 分 ,在 土壤 的 形成 与 发 育 、 有 机 质 转 化 .生态 
系统 平衡 .土壤 环境 净化 .生物 修复 等 方面 起 着 不 可 替代 的 作用 …”。 微 生物 -植物 -土壤 之 间 存 在 着 复杂 的 相 
互 作用 , 根 际 是 直接 受 植物 根系 和 分 泌 物 影 啊 的 十 壤 区 域 ,是 土壤 微生物 与 植物 相互 作用 的 重要 场所 。 根 际 
土壤 微生物 ,特别 是 一 些 对 植物 生长 具有 促进 作用 的 细菌 和 真菌 ,对 植物 生长 和 抗 逆 性 ,如 耐 盐 性 ,发 挥 着 重 
要 作用 ”。 同 时 , 根 际 土壤 微生物 多 样 性 和 群落 结构 也 受到 植物 的 影响 ,表现 出 一 定 的 植物 种 类 特异 性 和 
生长 发 育 阶 段 的 特异 性 。 植 物 活动 改变 了 根 际 土壤 微 环境 ,使 得 根 际 土壤 与 非 根 际 土壤 微生物 的 群落 结 
构 和 组 成 存在 明显 差异 全 "|。 

土壤 微生物 群落 结构 也 受 土壤 理化 性 质 .营养 状况 .水 分 等 因子 的 影响 一 2” 。 盐 碱 环境 条 件 下 的 土壤 含 
盐 量 和 pH 比 非 盐 碱 士 高 ;十 壤 盐 分 对 土壤 微生物 群落 的 活性 多样 性 和 结构 存在 显著 的 影响 ”。 作 为 生 
长 在 盐碱地 中 的 植物 类 群 , 盐 生 植物 在 长 期 的 适应 和 进化 过 程 中 ,形成 了 独特 的 耐 盐 机 制 ,以 应 对 盐 碱 对 自身 
的 不 利 影响 , 除 植物 本 身 的 应 对 机 制 外 , 根 际 微生物 以 及 一 些 内 共生 天 对 植物 的 耐 盐 性 也 起 到 了 一 定 的 作 
用 “开展 盐 生 植物 根 际 微生物 多 样 性 和 群落 结构 研究 有 助 于 深入 理解 盐 生 植物 的 耐 盐 性 及 其 与 根 际 土 
壤 微 生物 间 的 相互 作用 。 在 过 去 10 年 间 , 人 们 对 非 盐 生 植物 在 正常 条 件 或 盐 胁 迫 条 件 下 的 根系 微生物 多 样 
性 开展 了 较 多 研究 ,然而 ,缺少 对 盐 生 植物 根系 土壤 微生物 群落 组 成 的 研究 。 

BRF (Lycium ruthenicum) 和 里 海盐 爪 爪 (Kojidizum caspicum) 是 两 种 分 布 于 我 国 西北 干旱 区 的 盐 生 植 
物 , 其 中 里 海盐 不 爪 在 国内 仪 分 布 于 新 疆 。 这 两 种 植物 多 见于 芭 江 地 区 的 盐 溃 化 土壤 中 , 均 具 有 很 强 的 耐 盐 
碱 性 。 国 内 学 者 从 生理 生态 方面 对 它们 的 耐 盐 碱 机 理 开展 过 人 研究 ,但 关于 它们 的 根 际 土壤 微生物 多 样 
性 以 及 根 际 土壤 微生物 与 耐 盐 性 之 间 的 关系 方面 还 缺少 深入 研究。 本 人 研究 利用 高 通 量 测序 技术 ,分 析 黑 果 枸 
杞 和 里 海盐 爪 扑 根 际 与 非 根 际 土壤 细菌 的 群落 结构 ,以 及 根 际 土壤 中 细 落 群落 之 间 的 相似 性 和 差异 性 ,从 而 
揭示 它们 根 际 土壤 细菌 的 多 样 性 和 群落 结构 ,为 进一步 揭示 根 际 土壤 细菌 与 两 种 盐 生 植物 耐 盐 性 之 间 的 关系 
提供 理论 基础 。 
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1 材料 与 方法 


1.1 样品 采集 

调查 区 位 于 新 疆 精 河 县 西北 部 的 准 哆 尔 倪 地 西南 的 艾 比 湖 湿 地 国家 级 自然 保护 区 。 该 区 气候 和 干燥、 降雨 
少 . 地 表 蒸 发 强烈 ;土壤 盐分 高 . 碱 性 强 , 浅 层 (0 一 10 cm) 土壤 的 平均 电导 率 为 5.41 ms/cm,pH 值 为 8.77; 土 
壤 平 均 容 重 约 1.38 g/cm ,含水 量 平均 为 7.19%。 该 区 分 布 有 胡杨 (Populus euphratica ) 、 树 柳 ( Tamarix 
ramosissima ) 、 梭 梭 ( Haloxylon ammodendron) il SK ( Halostachys caspica) dh 1i X ( Halocnemum strobilaceum ) , 
Wi ( Suaeda glauca) , ik JfUK ( Kalidium foliatum) , iif JJUK (K. caspicum) RR. Lycium ruthenicum ) 等 
多 种 耐 旱 、 耐 盐 植物 M 

土壤 样品 于 2016 年 8 月 采 目 精 河 县 艾 比 湖 湿 地 国家 级 目 然 保护 区 的 盐碱地 。 里 海盐 求 爪 群落 和 黑 条 枸 
杞 群落 相距 大 约 2 km, 分 别 在 里 海盐 爪 爪 . 黑 果 枸 杞 居 群 中 选择 后 长 状况 相近 的 健康 个 体 ( 具 有 相近 遗传 背 
景 ,个 体高 度 、 冠 幅 基 本 一 致 ) ,里 海盐 爪 扑 采集 3 个 个 体 , 黑 果 枸杞 5 个 个 体 ,个 体 之 间距 离 大 约 30—50 m, 
将 植株 根系 挖 出 , 拌 去 根部 附 春 比较 疏松 的 土壤 , 留 下 与 根系 结合 比较 紧密 的 王 壤 (厚度 约 1 mm), 50 
mL 无 菌 离心 管 中 ,于 冷藏 条 件 带 回 实验 室 。 加 入 适量 无 菌 PBS 溶液 (137 mmol/L NaCL,-2.7 mmol/L KCI, 8.5 
mmol/L Na;HPO, , 1.5 mmol/L KH,PO,, pH 7.3) , 洲 涡 震荡 10 min, 弃 去 根系 ,土壤 溶液 即 为 植株 根 际 土壤 浴 
液 ,储存 于 4% 备用。 非 根 际 土壤 与 根 际 土壤 取 自 同一 地 点 和 同一 时 间 , 撤 去 表层 土 ,收集 0 一 30 em EER) 
土壤 , 装 于 无 阔 保 鲜 袋 中 , 于 冰 上 市 回 实 验 室 ,储存 于 AC , 备 和 土壤 总 DNA 提 取 。 
12 人 研究 方法 
1.2.1 土壤 理化 性 质 分 析 

土壤 pH 和 电导 率 (EC) 分 别 采 用 pH 计 和 电导 率 仪 测定 ,土壤 有 机 碳 (TOC) 和 有 机 质 (SOM) 采 用 重 铬 酸 
钾 容 重 法 进行 测定 ,全 气 (TON) 采 用 重 铬 酸 钾 - 硫 酸 消 化 法 进行 测定 。 
1.2.2 土壤 微生物 基因 组 DNA. 的 提取 

提取 基因 组 DNA 时 ,吸取 1 mL 根 际 王 壤 溶液 至 2 mL 无 菌 离心 管 中 , 于 4% .10000 g 离心 30 s, 弃 上 清 ， 
所 得 沉淀 用 于 根 际 土壤 微生物 基因 组 DNA 提 取 ; 对 非 根 际 土 ,用 无 阔 药 是 取 大 约 0.2 g 土壤 ,加 入 2 mL AK 
离心 管 中 , 用 于 提取 基因 组 DNA, 利用 OMEGA 试剂 盒 E.Z.N.ATM Mag-Bind Soil DNA Kit 试剂 盒 ( OMEGA ) 
提取 基因 组 DNA ,利用 玉 脂 糖 凝 胶 检测 -DNA 的 长 度 和 完整 性 ,利用 NanoDrop 检测 DNA. 的 浓度 和 纯度 。 
1.2.3 DNA 扩 增 及 测序 

采用 两 轮 法 对 细 菠 .16S rDNA V3-V4 区 进行 扩 增 , 第 一 轮 扩 增 利用 融合 了 barcode 序列 的 通用 引物 进行 ， 
上 游 引物 341F ;Cectacaegacgctcttccgatctg ( barcode) cctacgggnggcwgcag, 下 游 引 物 805R: gactggagttccttggcac- 
ccgagaattccagactachvgggtatctaatec ,反应 体系 30 KL, 包含 15 uL 2xTaq master Mix (Thermo), 上 下 游 引物 (10 
Mmol/L) 各 1 uL, Bi DNA 20 ng。 扩 增 条 件 :94% 3 min,94% 30 s,45% 20 s,65% 30 s, 扩 增 5 个 循环 ;94% 
20 s,55%C 20.s,72*C 30 s, 扩 增 20 循环 ,72% 延伸 5 min。 第 二 轮 扩 增 使 用 Ilumina 桥 式 PCR 兼容 引物 ,反应 
体系 同 士 , 扩 增 条 件 :95% 30 s,95%C 15 s,55$% 15 s,72% 30 s, 扩 增 5 个 循环 ,72% 延伸 5 min; PCR 产物 经 
磁 珠 法 回收 后 , 送 至 生 工 (上 海 ) 生 物 工程 有 限 公司 进行 测序 ,重复 样品 的 PCR 产物 等 量 混合 ,每 个 混合 样品 
包含 所 有 重复 , 共 测 序 4 个 样品 ,分 别 为 两 种 植物 的 根 际 和 非 根 际 土壤 样品 。 
L3 数据 分 析 

测序 原始 数据 去 除 引 物 接头 序列 去除 各 低 质 量 碱 基 (Phred Quality Score = 20) 后 进行 拼接 , 含 弃 长 度 短 
T 200 bp 的 序列 ,去 除非 特异 性 扩 增 序列 及 髋 合体 后 ,得 到 每 个 样本 的 有 效 序列 数据 。 采 用 Mothur 1.30 软件 
包 以 97% 为 划 定 靖 值 ,对 16S 序列 划分 操作 分 类 单元 ( operational taxonomic unit, OTU), 采用 RDP classifier 
2.12 对 97% 相 似 度 水 平 的 OTU 代表 序列 进行 分 类 学 分 析 , 得 到 每 个 OTU 对 应 的 物种 分 类 信息 ,并 在 界 、 门 、 
纲目 、 科 、 属 水 平 上 统计 各 个 样品 的 细 寺 群落 组 成 。 基 于 物种 分 类 分 析 ,绘制 物种 分 类 条 形 图 和 物种 丰 度 热 
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图 。 利 用 QIME 1.8 软件 进行 样品 Alpha 多 样 性 分 析 ,计算 ACE .Chaol , Shannon „Simpson 等 物种 多 样 性 指数 。 
基于 Alpha 多 样 性 指数 进行 稀释 性 分 析 。 通 过 unifrae 分 析 ,评估 样本 的 Beta 多 样 性 ,根据 样本 之 间 weighted 
unifrac 距离 ,绘制 样本 聚 类 树 。 采 用 CCA 分 析 影 响 细 菌 物 种 群落 结构 的 主要 环境 因子 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 土壤 理化 性 质 

土壤 样品 理化 性 质 测定 结果 见 表 1。 两 种 盐 生 植物 的 根 际 土壤 有 机 碳 (TOC) JH BL (SOM) d IC 
(TON) 含 量 均 高 于 非 根 际 土壤 ,其 pH 值 均 低 于 非 根 际 土壤 。 黑 有 果 枸 杞 群落 的 非 根 际 土壤 的 TOC , SOM 和 
TON 含量 电导 率 均 高 于 里 海盐 爪 不 群落 的 土壤 ,但 其 pH 低 于 后 者 ;里 海盐 爪 爪 的 根 际 土 壤 的 TOC SOMA 
TON 含量 .电导 率 则 高 于 天 果 枸杞 根 际 土 ,pH 则 相反 。 黑 末 枸 杞 根 际 土壤 电导 率 低 于 非 根 际 土 ,而 里 海盐 扑 
爪 根 际 土 电 寻 率 略 高 于 非 根 际 土壤 。 


表 1 根 际 土壤 与 非 根 际 土壤 的 理化 性 质 


Table 1 Chemical factors of rhizosphere and bulk soils of Lycium ruthenicum and Kalidium capsicum 


样品 名 称 物种 土壤 类 型 有 机 碳 有 机 质 总 毛 电导 率 
Sample n Soil type TOC/ SOM/ TON/ pH EC/ 
name (g/kg) (g/kg) (g/kg) ( ms/cm) 
L. r R 黑 果 枸杞 根 际 土 10.25(-) * 17.68( -) 0.7517) 8.09( -) 1.96( -) 
L. rB 黑 果 枸杞 非 根 际 土 6.71 (0.80) 11.55 (1.37) 0.523 (0.04) 8.90 (0.07) 6.26 (1.26) 
K. cR E ERJUR 根 际 土 23.40( -) 40.34 (—) 0.77(-) 7.35( -) 4.94( —) 
K. c B E: VIN JER En E 2.67 (0.39) 4.60. ( 0.68) 0.112 (0.03) 8.98 (0.18) 4.02. ( 1.26) 


数值 格式 :平均 值 (标准 差 ) Mean (Std. Deviation) ; * :由 于 根 际 土 样品 量 太 少 ,将 每 个 重复 的 根 际 土壤 混合 后 进行 测定 ,只 有 一 个 值 ,未 计 
算 偏 差 ,以 - ”表示 


2.20 ”细菌 多 样 性 及 群落 结构 
2.2.1 测序 数据 分 析 

研究 测 得 的 有 效 序列 长 度 在 400 一 440bp 之 间 , 平均 长 度 420 bp 左右 。 经 土壤 DNA 基因 组 序列 分 析 ， 
从 黑 果 枸杞 和 里 海盐 不 爪 的 根 际 土壤 和 非 根 际 土壤 中 测定 和 分 析出 的 序列 数 分 别 为 27501 条 、18801 条 、 
21198 条 和 35367 条 ,有 效 OTU 数 分 别 为 1081 .1$91 .1788 和 1294( 表 2) 。 基 于 Shannon 指数 的 稀释 曲线 (图 
1) 表 明 ,样品 稀释 曲线 均 基 本 趋 于 平 绥 ,说 明 取 样 基本 合理 ,能 够 比较 真实 地 反映 土壤 样本 的 细菌 群落 , 帮 
外 ,测序 覆盖 率 均 高 于 90% ,也 表明 本 次 测序 深度 合理 ,基本 能 代表 样本 的 真实 情况 ( 表 2) 。 


表 2 土壤 样品 基因 组 DNA 测序 数据 统计 及 alpha 多 样 性 分 析 
Table 2 Genomic DNA sequence data statistics and alpha diversity analysis for soil samples 


样品 名 称 序列 数 OTU 数目 香农 指数 辛普森 指 净 ACE 指数 Chao 1 指数 


Sample Seq OTU Shannon Simpson ACE Chaol 

; ; : : Coverage 
name amount amount index index index index 
LrR 27501 1081 4.05 0.10 8539 4962 0.94 
K.c R 21198 1788 3.87 0.11 16765 7658 0.94 
L.r B 18801 1591 1.87 0.29 12013 5526 0.97 
K. c B 35367 1294 1.84 0.28 17656 6122 0.97 


2.2.23 ”细菌 多 样 性 

测定 的 盐 生 植物 根 际 和 非 根 际 土壤 细菌 的 Alpha 多 样 性 结果 见 表 2, Shannon 指数 和 Simpson 指数 表明 ， 
根 际 土壤 细菌 多 样 性 显著 高 于 非 根 际 土壤 (P<0.01) ; 黑 采 枸杞 根 际 土壤 细菌 多 样 性 高 于 里 海盐 爪 爪 ,但 差异 
不 显著 (P>0.05) ,但 其 ACE .Chaol 指数 低 于 里 海盐 爪 爪 ,说 明 黑 果 枸 杞 根 际 土壤 细菌 丰 度 低 于 里 海盐 爪 爪 ; 
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两 种 植物 的 非 根 际 土壤 细菌 多 样 性 无 显著 差异 (P> 
0.05) 
2.2.3 ”细菌 群落 组 成 和 结构 

根据 土壤 基因 组 DNA 序列 的 分 类 学 分 析 结 有 果 , 从 
所 有 供 试 土壤 样品 中 共 检 测 出 细菌 30 11,55 纲 、88 H, 
202 科 、672 属 。 优 势 门 ( 丰 度 >1%) 数量 少 , 非 优 势 门 
数量 多 (图 2)。 在 检测 到 的 30 个 门 中 ,变形 再 门 
( Proteobacteria ) 和 厚 壁 落 门 (Firmicutes ) 在 所 有 土壤 样 
品 中 均 为 优势 门 , 丰 度 分 别 为 37.26% 一 81. 65% 和 


Shannon 指 数 Shannon index 


i p Án 0 5000 10000 15000 20000 25000 30000 35000 
1, /390—413,07 005 从 黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 序列 数 Nmber of sequence 


中 分 别 检测 出 细菌 21 和 22 门 ,从 非 根 际 土壤 中 分 别 检 


l i So O E 图 1 相似 度 为 0.97 条 件 下 各 土壤 样品 中 细菌 群落 的 alpha 指数 
测 出 28 和 24 门 。 根 际 土壤 细 梢 优势 门 数 量 多 于 非 根 vshannon) 稀释 曲线 


际 土壤 ,在 根 际 土壤 细菌 中 共 检 测 出 6 个 优势 门 ,其 中 Fig.l Rarefaction curves of soil bacterial community (at 97% 
黑 果 枸杞 根 际 土壤 细菌 优势 门 有 6 个 , 丰 度 从 大 到 小 分 identity) constructed with Shannon index 
别 为 变形 菌 门 (37.26%) . 厚 壁 菌 门 (33.07%) 、 拟 杆菌 L.r_R: 黑 果 枸 杞 根 际 土壤 细菌 ,bacterial community in rhizosphere 
l'] ( Bacteroidetes ) ( 16. 0896) | Ùt 2k FAÍ ( Actinobacteria ) EL ia. d pc eid E po Mm D 
n community in bulk soil-of L. ruthenicum ; K.c_R ; HU ifj SE JUTUR IR E 

(5.2796) HEH ] ( Cyanobacteria) (4.3296) YFA] M M emit dA Rhisosphere- soil. of K. caspicum; Ke. 
(Planctomycetes) ( 1.07%) ,其 他 16 门 的 丰 度 均 低 于 。 pi ines UTUT dE Ec ERA, bacterial community in bulk soil of 
1% ,其 中 Deinococcus-Thermus 等 10 个 门 的 丰 度 低 于 、K caspicum 
0.1% ;里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 细菌 中 的 优势 门 有 变形 阔 
门 (81.65%) . 厚 壁 苗 门 (1.73% ) 、 拟 杆菌 门 (8.55%) 和 放 线 菌 门 (4.33%)4 个 门 , 其 他 18 门 的 丰 度 均 低 于 
1% ,其 中 Parcubacteria 等 12 个 门 的 丰 度 低 于 0.1%; 从 非 根 际 土壤 细菌 中 检测 出 2 个 优势 门 , 即 变形 菌 门 和 厚 
壁 菌 门 , 占 非 根 际 填 壤 细 菌 总 数 的 90% 以下, 寿 黑 果 冤 筷 的 非 根 际 土 壤 中 的 丰 度 分 别 为 52.68% 和 45.67% ,在 
里 海盐 爪 不 非 根 际 土壤 中 让 度 分 别 为 55.4% 和 43.22% , 而 其 他 门 的 丰 度 均 少 于 1% ,其 中 丰 度 低 于 0.1% 的 各 
有 23 和 19 个 。 

在 属 分 类 水 平 上 ,从 黑 果 枸 本 和 里 海盐 爪 爪 两 种 盐 生 植物 的 根 际 土壤 中 分 别 检测 出 289 和 304 个 属 ,而 
在 非 根 际 土壤 中 分 别 检测 出 285 和 .336 个 属 , 优 势 属 占 比 很 低 ;在 根 际 和 非 根 际 土壤 中 的 优势 属 数 量 和 组 成 
也 不 同 , 其 中 在 根 际 土壤 中 的 优势 属 数量 多 于 非 根 际 土壤 。 在 黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 中 的 细菌 优势 
属 分 别 有 10 个 和 9 个 ,而 在 非 根 际 土壤 中 的 细菌 优势 属 有 4 个 , 仅 假 单 胞 阔 属 ( Pseudomonas ) 在 根 际 和 非 根 
味 土 壤 中 均 为 优势 属 ( 图 2)。 在 黑 采 枸杞 根 际 土壤 中 的 10 个 优势 属 按 丰 度 顺 序 依 次 为 : 动 性 球菌 属 
( Planococcus , 26.9296 ) < 盐 单 胞 阔 属 (Halomonas, 16.7%)、Pontibacter (6.58%)、 假 单 胞 菌 属 ( 5. 3496) , 
Streptophyta ( 4.3296) .Salinimicrobium( 4.1%) .Planomicrobium( 2.4596) 、 芽孢 杆菌 属 ( Bacillus, 1.77%)、Gillisia 
( 1.496) Thioalkalispira(1.37%) ;在 里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 中 的 9 个 优势 属 按 丰 度 顺 序 依 次 为 动 性 球菌 属 
(28.3996) .ih FÉ. fS A Je ( 14.4796) , Fodinicurvata ( 12.2496) , Massilia (4.19%)、Aliifodinibius ( 3.5696) , Cobetia 
(2.4596) Aidingimonas( 1.6396) ,Gracilimonas (1.5196) 微小 杆菌 属 ( Exiguobacterium, 1.17% ) ;在 两 种 供 试 盐 
生 植 物 非 根 际 土壤 中 的 4 个 优势 属 依次 为 微小 杆菌 属 (44.01% 41.45%) FERIR H JE ( Citrobacter , 28.0796 、 
29.49%) .不 动 杆菌 属 (Acinetobacter,13.3% 13.51%) 、 假 单 胞 菌 属 (8.09% 9.33%) ,其 中 微小 杆菌 属 、 不 动 杆 
阔 属 和 柠 榜 酸 杆 菌 属 在 根 际 土壤 细菌 中 的 丰 度 均 显 著 降 低 (0.25% 一 1.17%) ,而 一 些 低 丰 度 属 (如 动 性 球菌 
Je . 盐 单 胞 菌 属 .Pontibacter 、Salinimicrobium 等 ) 则 在 根 际 土壤 中 显著 增高 ,成 为 优势 属 , 表 明 黑 果 枸 杞 和 里 海 
盐 爪 爪 两 种 植物 的 根 际 土壤 细 天 的 群落 组 成 和 丰 度 与 非 根 际 土壤 存在 较 大 的 差异 。 
2.2.4 ”细菌 群 落 相似 性 及 差异 性 分 析 

植物 的 根 际 土壤 与 非 根 际 土壤 细菌 群落 之 间 , 以 及 不 同 植物 的 根 际 土壤 细菌 在 群落 组 成 和 丰 度 上 都 存在 
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图 2 门 和 属 水 平 上 的 土壤 样品 细菌 群落 结构 
Fig.2 The bacterial community structures of soil samples at levels of phylum and genus 

门 图 例 ( 自 上 而 下 . 自 左 至 右 , 仅 列 出 有 对 应 中 文 名 称 的 门 ) :变形 菌 门 Proteobacteria; 厚 壁 菌 门 Firmicutes; 拟 杆菌 门 Bacteroidetes; 放 线 菌 门 
Actinobacteria; 蓝 细菌 门 Cyanobacteria; 浮 霉菌 门 Planctomycetes; 分 类 未 定 unclassified ; 酸 杆菌 门 Acidobacteria; JC A PRI ] Verrucomicrobia ; 25 
PRI] Chloroflexi ; 异常 球菌 - 栖 热 菌 门 Deinococcus-Thermus ; 芽 单 胞 菌 门 Gemmatimonadetes; 硝化 螺旋 菌 门 Nitrospirae ; 热 脱 硫 杆菌 门 
Thérmodesulfobacteria; 衣 原 体 门 Chlamydiae ; 热 袍 菌 门 Thermotogae ;螺旋 体 门 Spirochaetes ; 梭 杆 菌 门 Fusobacteria; 绿 菌 门 Chlorobi; 纤 维 杆菌 门 
Fibrobacteres;- 属 图 例 ( 自 上 而 下 自 左 至 右 , 仅 列 出 有 对 应 中 文 名 称 的 属 ) :微小 杆菌 属 Exiguobacterium ; 柠檬 酸 杆菌 属 Citrobacter ; 假 单 胞 菌 
属 Pseudomonas ;不 动 杆菌 属 4cinertobaucter; 盐 单 胞 菌 属 Halomonas; 动 性 球菌 属 Planococcus ; 分 类 未 定 unclassified ;芽孢 杆菌 Bacillus ; /|vZT B H 
JE Rhodovulum ; 5 y& & WB Kocuria; 根 瘤 菌 属 Mesorhizobium; 氮 单 胞 菌 属 Azomonas 


显 车 差异 。 在 门 水 平 上 , 拟 杆 阔 门 、 放 线 阔 门 、 蓝 细菌 门 、 浮 塞 菌 门 、 疣 微 菌 门 (Verrucomicrobia) , Z& 25 BST] 
( Chloroflexi ) 在 根 际 土壤 中 的 丰 度 显著 高 于 非 根 际 土壤 ,而 厚 壁 菌 门 的 丰 度 则 低 于 非 根 际 土壤 (图 2, 附 图 
1A, B)。 变 形 菌 门 . 厚 壁 阔 门 . 拟 杆菌 门 蓝 细菌 门 酸 杆菌 门 丰 度 在 两 种 植物 的 根 际 土壤 中 的 丰 度 也 具有 显 
著 的 差异 (图 2, 附 图 1C) ,而 非 根 际 土壤 细菌 丰 度 在 门 水 平 上 差异 较 小 。 在 属 水 平 上 的 细菌 多 样 性 丰 度 图 
(图 3) 显示 ,与 根 际 土壤 细菌 群落 相 比 , 非 根 际 土壤 中 的 4 个 优势 属 组 成 相同 ,而 且 丰 度 也 基本 一 致 , 除 假 单 
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胞 阔 属 外 ,不 动 杆菌 属 . 森 榜 酸 杆 阔 属 、 微 小 杆菌 属 3 个 优势 属 的 丰 度 在 根 际 土壤 细菌 群落 中 显著 降低 ( 附 图 


2A, B)。 男 外 ,多 个 非 优 势 属 的 丰 度 也 在 根 际 土壤 中 下 降 , 其 至 消失 , 如 和 氮 单 胞 菌 属 (Azomonas ) 


Brevundimonas „Enterococcus , Kluyvera 等 ;与 之 相反 ,许多 属 的 丰 度 在 根 际 土壤 中 则 显著 增加 ,如 盐 单 胞 菌 属 、 
Streptophyta ,Alüifodinibius , Gracilimonas ^5 ; SEEK WS JE , Pontibacter , Thioalkalispira , Cobetia. 和 Aidingimonas 是 根 


味 土壤 中 的 特有 属 , 在 非 根 际 阔 群 中 未 检测 到 (图 3) 。 

通过 对 两 种 植物 根 际 土壤 细菌 群落 结构 的 比较 ,发 
现 假 单 胞 阔 属 和 盐 单 胞 阔 属 两 属 为 这 两 种 植物 根 际 土 
壤 中 的 共有 优势 属 (图 2) , 假 单 胞 范 属 在 黑 末 枸杞 根 际 
土壤 的 丰 度 (5.34% ) 显著 低 于 里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 
(28.3996) , 5) IE ER TS JE , Planomicrobium , Pontibacter , 
Salinimicrobium , 2E f& FT W JS ~ Gillisia 及 Thioalkalispira 
是 黑 条 枸杞 根 际 土壤 中 的 优势 属 , 丰 度 为 1.37% 一 
26.92% ,但 在 里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 中 的 直上 度 为 0 一 0. 
49% ; Alüfodinibius 、 微 小 杆菌 属 、Gracilimonas、Massilia、 
Fodinicurvata , Cobetia 及 Aidingimonas J Œ WF Ek JIJIN 
际 土壤 中 的 优势 属 , 丰 度 为 1.17% 一 12.23% ,但 在 黑 果 
枸杞 根 际 土壤 中 的 丰 度 为 0.07% 一 0.95% ,它们 在 根 际 
和 非 根 际 土壤 中 的 丰 度 具有 显著 差异 ( 附 图 2C) 。 黑 采 
枸杞 和 里 海盐 爪 爪 两 种 植物 的 遗传 背景 不 同 ,其 根系 细 
苗 群 落 结构 组 成 和 丰 度 也 不 同 ,表明 不 同 植 物 即 使 在 同 
一 种 盐 碱 环境 条 件 下 ,它们 的 根 际 细菌 群落 结构 和 组 成 
明显 不 同 , 植 物种 类 的 不 同 是 影响 其 根 际 土壤 细菌 多 样 
性 的 重要 因子 。 

黑 采 枸杞 和 里 海盐 爪 不 的 根 际 土壤 细菌 群落 之 间 
的 unifrac 距离 为 0.44, 而 二 者 的 非 根 际 土壤 细菌 群落 
之 间 的 距离 为 0.04, 二 者 根 际 土壤 写 非 根 际 土壤 细菌 群 
落 间 的 距离 分 别 为 0.69 和 ,0.65。 由 聚 类 图 (图 3) 可 以 
看 出 , 黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 爪 的 根 际 土壤 细菌 群落 聚 为 
一 个 分 文 , 二 者 的 非 根 际 王 坊 细 霄 群落 聚 为 一 个 分 文 ， 
表明 两 种 植物 的 根 际 土壤 细 梢 群落 之 间 的 相似 性 大 于 
根 际 土壤 和 非 根 际 土壤 细 范 群落 间 的 相似 性 。 


2 


Exiguobacterium 
Citrobacter 


Acinetobacter 


assilia 
Alüfodinibius 
acillus 
Salinimicrobium 
obetia 


Gracilimonas 
Planomicrobium 
Thioalkalispira 
Aidingimonas 
Gillisia 
Rubrivirga 
Porticoccus 
Chelativorans 


Saccharibacteria genera incertae sedis 


Methylohalomonas 
Rhodovulum 
Deferrisoma 
Nitrososphaera 
Kocuria 
Pelagibius 
Marinimicrobium 
Nafulsella 
Mesorhizobium 
Rhodoligotrophos 
Idiomarina 
Thioprofundum 
Azomonas 
Microbulbifer 
Blastopirellula 
imesia 
Nitriliruptor 
Ilumatobacter 
Salegentibacter 
Enterococcus 
Sinomicrobium 


L.rB K.cB LrR KcR 


NENNEN 1 1 8 
0 0.25 0.35 0.60 0.82 43.89 


图 3 各 土壤 样品 中 在 属 水 平 上 的 细菌 群落 结构 热度 图 及 聚 类 图 
Fig.3 The heatmap and clustering map of bacterial community 
structures of soil samples at level of genus 
热度 图 列 代表 样本 , 行 代表 群落 结构 ,颜色 块 代 表 相 对 物种 丰 度 
值 (由 蓝 到 红 , 相 对 丰 度 逐渐 升 高 ) ,只 显示 丰 度 最 高 的 前 50 个 
属 , 剩 余 的 合并 成 other; 热 图 上 方 的 分 文 结 构 为 样品 聚 类 树 


表 3 两 种 植物 根 际 土壤 细菌 多 样 性 指数 与 土壤 理化 性 质 之 间 的 相关 性 


Table 3 The correlations between rhizosphere soil bacterial diversity indexes and soil chemical factors 


多 样 性 指数 Diversity index A HLK TOC 有 机 质 SOM 总 氮 TON pH 电导 率 EC 
香农 指数 Shannon index 0.74 0.72 0.83 -0.89 -0.58 
辛普森 指数 Simpson index -0.75 -0.73 -0.81 0.90 0.59 
ACE 指数 ACE index 0.17 0.15 0.5 -0.04 -0.41 
Chao 1 指数 Chaol index 0.73 0.72 0.12 -0.59 -0.39 


2.2.5 细菌 多 样 性 和 群落 结构 与 土壤 理化 性 质 的 关系 


通过 对 二 种 植物 根 际 土壤 细菌 多 样 性 与 土壤 理化 因子 之 间 相 互 关系 的 分 析 , 发 现 根 际 土壤 细菌 多 样 性 的 
Shannon ACE „Chao 1 指数 与 TOC SOM 和 TON 呈正 相关 关系 ( 表 3) ,但 与 pH 和 EC 呈 负 相关 ,但 相关 性 均 未 
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达到 显著 水 平 (P>0.05) 。 通 过 对 二 种 植物 根 际 土壤 细 
菌 群落 (物种 ) 组 成 与 土壤 理化 因子 CCA 间 的 关系 分 
析 ,发 现 电 导 率 和 pH,TOC 和 TON 分 别 是 非 根 际 土壤 ， 
根 际 土壤 细菌 群落 组 成 的 主要 影响 因子 (图 4) 。 


CCA2 


植物 对 根 际 土壤 细 霄 群落 结构 具有 主动 选择 
性 ” ,植物 通过 根系 活动 改变 根 际 环境 ,从 而 有 选择 性 
地 提高 或 降低 某 些 根 际 土壤 细 霄 类 群 的 丰 度 或 多 样 性 ， 
使 有 益 于 植物 自 喘 生长 的 细菌 种 类 的 丰 度 增加 ,而 不 利 
于 日 喘 生 长 的 细菌 种 类 减少 甚至 消失 ,从 而 形成 有 益 于 
目 身 的 根 际 细 示 群落 结构 ,导致 不 同 植物 具有 不 同 的 根 
际 细菌 组 成 结构 中 。 如 Comamonadaceae Flavobacteri- gus 
aceae „Rhizobiaceae j& X 2 TR bs E HE 2l VEI B] E 32 28 Fig.4 CCA analysis of two plants' rhizosphere soil bacterial 
群 ” ;变形 菌 门 . 放 线 菌 门 . 拟 杆菌 门 和 酸 杆 菌 门 是 菊 community composition and soil chemical factors 
苹 根 际 土壤 中 的 优势 类 群 … ; 厚 壁 菌 门 .变形 菌 门 、 放 
线 菌 门 是 西瓜 根 际 土壤 中 的 优势 类 群 。 

黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 不 的 根 际 土壤 与 非 根 际 土 壤 细 阔 群 落 的 多 样 性 和 和 群落 组 成 具有 显 车 差异 。Alpha 
多 样 性 分 析 表 明 ,植物 根 际 土壤 细菌 多 样 性 高 于 非 根 际 主 壤 , 这 与 其 他 植物 的 相关 研究 成 果 一 ” 相 一 致 。 变 
形 阔 门 和 厚 壁 阔 门 在 植物 根 际 和 非 根 际 土壤 中 均 为 优势 类 群 ,但 变形 阔 门 的 丰 度 更 高 于 厚 壁 菌 门 ,变形 阔 门 
和 厚 壁 菌 门 细 菌 是 我 国 许多 盐 渍 化 土壤 中 的 优势 菌 群 … ,这 两 个 门 细菌 在 多 种 植物 根 际 土壤 中 也 是 优势 类 
群 ,如 菊 全 ”和 葡萄” 、 红 芸豆 ” Stellera chamaejasme “ 。 变 形 菌 门 包括 多 样 的 病原 菌 和 固氮 菌 , 厚 壁 菌 门 
细菌 可 发 生 于 多 种 环境 中 ,其 中 许多 细菌 可 耐 受 极端 条 件 , 如 干旱 . 盐 碱 等 环境 ,党 与 植物 的 抗 耐 逆 性 有 关 , 厚 
壁 菌 门 在 黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 中 的 丰 度 在 30% 以 上 ,高 于 葡萄 LEER UU 等 非 盐 生 植物 ,表明 
该 类 群 细菌 适宜 盐 碱 环境 的 生长 和 繁殖 ;具有 较 强 的 抗 耐 盐 性 。 非 根 际 土壤 中 的 大 部 分 细 阔 门 的 丰 度 较 低 
(<0.1%) ,然而 拟 杆 落 门 、 蓝 细菌 | 上 疣 微 阔 门 . 放 线 菌 门 在 根 际 土壤 中 的 丰 度 均 有 提高 。 

聚 类 分 析 表 明 , 两 种 植物 根 际 细菌 群落 的 相似 性 高 于 根 际 土 壤 与 非 根 际 土壤 之 间 的 相似 性 ,暗示 在 盐 碱 
化 胁迫 下 两 种 植物 趋向 于 选择 和 形成 相似 的 根 际 土壤 细菌 结构 ,可 能 是 盐 生 植物 在 长 期 的 盐 碱 胁迫 下 ,形成 
的 一 种 对 根 际 细菌 群 洲 的 趋同 性 选择 机 制 。 两 种 植物 根 际 土壤 中 的 优势 细菌 属 的 数量 多 于 非 根 际 土壤 , 非 根 
味 土壤 的 优势 属 有 3 个 ,不 动 杆菌 属 森 榜 酸 杆菌 属 .微小 杆菌 属 , 但 它们 在 根 际 土壤 中 的 丰 度 均 显 车 降低 ;而 
在 非 根 际 土 壤 中 的 低 丰 度 属 : 如 动 性 球菌 属 、 盐 单 胞 菌 属 Salinimicrobium 等 1 在 根 际 土壤 中 则 为 优势 属 。 与 
非 根 际 土壤 细菌 群落 结构 相 比 , 根 际 土壤 细菌 丰 度 增加 的 种 类 大 多 有 具有 抗 耐 盐 性 ,微小 杆菌 属 中 有 些 种 类 具 
有 了 耐 盐 性 (可 耐 受 NaCl 浓度 为 13% ) , 适 生 pH 5 一 11'””; 盐 单 胞 菌 属 为 嗜 盐 菌 ,可 以 在 5% 一 25% NaCl 环境 
中 生长 ,Salinimicrobium 分 布 于 盐 渍 化 土壤 中 ,可 以 耐 受 含 1% 一 3% NaCl BIB P" ; Fodinicurvata 是 一 类 嗜 
盐 菌 ,可 在 盐分 含量 5% 一 20% 的 土壤 中 生存 ”。 假 单 胞 菌 属 是 盐 碱 土壤 中 的 优势 菌 群 ,是 一 种 耐 盐 碱 菌 群 ， 
大 多 数 种 不 需要 有 机 生长 因子 ,同时 还 可 降解 环境 中 广泛 存在 的 多 种 有 机 分 子 ” 。 

两 种 植物 根 际 细菌 群落 组 成 具有 相似 性 ,同时 也 具有 一 定 的 差异 ,表现 为 优势 阔 群 相对 丰 度 不 同 , 低 丰 度 
阔 群 组 分 不 同 , 这 反映 了 根 际 群 落 结构 的 植物 特异 性 。 每 种 植物 有 自己 的 遗传 背景 和 物质 代谢 过 程 ,两 种 植 
物 根 际 分 泌 物 的 种 类 数量 不 同 , 根 际 土壤 微 环 境 不 同 ,如 根 际 土壤 理化 性 质 ( 表 1) 所 示 ,SOM .pH EC 差异 显 
车。 黑 果 枸杞 根 际 土壤 中 的 细菌 优势 门 数 多 于 里 海盐 爪 扑 ,虽然 从 两 种 植物 根 际 土壤 中 检测 出 的 细菌 属 总 数 
和 优势 属 数目 几乎 相同 ,但 其 具体 种 类 和 丰 度 均 具 有 很 大 差异 , 仅 假 单 胞 菌 属 和 盐 单 胞 菌 属 是 两 种 植物 根 际 


CCAI 


图 4 ”两 种 植物 根 际 土 壤 细 菌 群落 组 成 与 土壤 理化 因子 的 CCA 


http ://www.ecologica.cn 


3126 生 A 学 R 38 卷 


土壤 共有 的 优势 属 , 旦 假 单 胞 菌 属 在 黑 果 枸杞 根 际 土壤 中 的 丰 度 显著 低 于 里 海盐 爪 扑 根 际 土壤 。 动 性 球菌 
属 .Pontibacter 等 是 黑 果 枸杞 根 际 土壤 中 的 细菌 优势 属 , 它 们 的 丰 度 明显 高 于 里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 中 的 丰 度 ; 
而 Aliifodinibius 微小 杆菌 属 , Gracilimonas 等 是 里 海盐 爪 爪 根 际 土壤 中 的 细菌 优势 属 ,它们 的 丰 度 明显 高 于 黑 
果 枸 杞 根 际 土壤 中 的 丰 度 。 无 论 是 优势 属 , 还 是 低 丰 度 属 ,它们 在 植物 根 际 土壤 和 非 根 际 土壤 中 均 存 在 显著 
差异 ,尤其 在 两 种 植物 的 根 际 土壤 中 存在 的 差异 更 大 ,说明 低 丰 度 细菌 类 群 比 高 丰 度 类 和 群 细菌 对 土壤 环境 更 
敏感 。 

在 盐 渍 化 地 区 , 含 盐 量 是 土壤 微生物 群落 结构 的 重要 限制 因子 ,对 土壤 细菌 群落 结构 和 多 样 性 具有 显著 
影响 。 王 旱 区 盐 碱 化 土壤 养分 含量 低 , 且 盐分 含量 高 、 碱 性 高 ,不 利于 土壤 微生物 的 生长 和 繁殖 。 盐 分 胁 
自 会 降低 植物 根 际 土壤 细菌 的 多 样 性 ,然而 ,对 耐 盐 植 物 而 言 , 盐 胁迫 可 增加 根 际 土壤 细菌 多 样 性 和 生 
物 量 ,这 可 能 是 由 于 盐分 的 升 高 促进 了 耐 盐 或 嗜 盐 细菌 的 增殖 。 本 研究 发 现 , 黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 扑 
两 种 植物 的 根 际 土壤 的 有 机 碳 、 有 机 质 、 总 氮 含 量 均 高 于 非 根 际 土壤 , 根 际 土壤 细菌 多 样 性 亦 高 于 非 根 际 土 
HE ,而 相关 性 分 析 也 证 明 土 壤 细 菌 的 多 样 性 与 有 机 碳 ` 有 机 质 . 总 扼 含 量 呈 正 相 关 5 而 与 电导 率 和 pH E TH 
关 ; 含 盐 量 和 pH 是 非 根 际 土壤 细菌 群落 组 成 的 主要 影响 因子 ,而 土壤 有 机 质 和 总 氮 含 量 是 根 际 土壤 细菌 群 
落 组 成 的 主要 影响 因子 , 这 与 以 往 研 究 一 致 ” 。 植 物 根 际 土壤 有 机 质 增加 pH 降低、 细菌 丰 度 增加 ,这 一 结 
果 表 明 耐 盐 植 物 根 系 可 以 缓解 土壤 盐 渍 化 的 胁迫 效应 ,并 为 相应 细菌 生长 提供 更 有 利 的 微 生 境 一 ,同时 , 植 
物 根 际 土壤 细菌 可 以 缓解 土壤 盐分 对 植物 的 胁迫 作用 。 
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附 图 1 黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 爪 根 际 和 非 根 际 土壤 中 细菌 群落 组 成 在 门 水 平 的 差异 分 析 
Fig.S1 The differential analysis of bacterial community composition between rhizosphere and bulk soil of L. ruthenicum and K. caspicum at 
level of phylum 
A BOR RU Dn vs 非 根 际 菌 群 ;B ; EUSESRJTUMMRI vs 非 根 际 菌 群 ;C: 黑 果 枸 杞 根 际 菌 群 vs 里 海盐 爪 爪 根 际 菌 群 ; 
L. rz_R: 黑 果 枸 杞 根 际 土壤 细菌 ,bacterial community in rhizosphere soil of L. ruthenicum; L. r B; 黑 果 枸杞 非 根 际 土壤 细菌 , bacterial community 
in bulk soil of L. rutjenicum;K.c_R: 里 海盐 爪 求 根 际 土壤 细菌 ,bacterial community in rhizosphere soil of K. caspicum ; K.c. B ; FUE t JUR AETR bs 
土壤 细菌 ,bacterial community in bulk soil of K. caspicum 
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i P 附 图 2 ” 黑 果 枸杞 和 里 海盐 爪 爪 根 际 和 非 根 际 土壤 细菌 群落 组 成 在 属 水 平 的 差异 分 析 
| Fig.S2 The differential analysis of bacterial community composition between rhizosphere and bulk soil of L. ruthenicum and K. caspicum at 
ee level of genus 
L. r R: 黑 果 枸 杞 根 际 土壤 细菌 ,bacterial community in rhizosphere soil-of L. ruthenicum; L. r B; 黑 果 枸杞 非 根 际 土壤 细菌 ,bacterial community 
in bulk soil of L. ruthenicum ; K.c. R ; FLI&tE JUTAR Es Tr EA , bacterial community in rhizosphere soil of K. caspicum ; K.c. B ; FUE t JUR AETR bs 
土壤 细菌 ,bacterial community in bulk soil of K. caspicum 
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